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Перспективные гены-кандидаты 
ассоциированные с продуктивностью 
молочных коз
РЕЗЮМЕ

Понимание генетических факторов, определяющих качественные и количественные ха-
рактеристики молока, играет ключевую роль в формировании высокопродуктивных по-
пуляций коз молочного направления. В последние годы использование генетических 
маркеров становится неотъемлемой частью селекционного процесса, позволяя суще-
ственно ускорить отбор животных с ценными хозяйственными признаками. Настоящая 
работа представляет аналитический обзор актуальных отечественных и зарубежных ис-
следований, направленных на поиск и изучение генов-кандидатов, ассоциированных с 
молочной продуктивностью коз. Особое внимание уделяется маркерам, связанным с 
удоем, составом и технологическими свойствами молока, а также длительностью лак-
тации. Среди наиболее значимых генов выделяются CSN1S1, CSN2 и CSN3, кодирую-
щие казеиновые белки и определяющие уровень белка и качество молока. Большую роль 
играют DGAT1 и DGAT2, влияющие на синтез триглицеридов и содержание жира, а также 
POU1F1, IGF-1 и PPARG, регулирующие эндокринные механизмы роста, обмена веществ 
и лактации. Помимо них, в разных исследованиях идентифицирован широкий спектр 
других потенциальных генов-кандидатов, вовлеченных в регуляцию липидного и белко-
вого обмена, клеточных сигнальных путей и физиологических процессов, связанных с 
молочной продуктивностью. Анализ данных, полученных на различных породах коз (за-
аненской, альпийской, тоггенбургской, нубийской, карачаевской, китайской и др.), под-
тверждает значимость молекулярно-генетических подходов для совершенствования се-
лекционных программ. Использование маркеров в практическом козоводстве позволит 
не только увеличить объемы производства молока, но и обеспечить его высокое каче-
ство, что имеет важное значение для устойчивого развития отрасли.

Ключевые слова: молочные козы, гены-кандидаты, генетические маркеры, гены, молоч-
ная продуктивность, качество молока
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Promising candidate genes associated with 
dairy goat productivity
ABSTRACT

Understanding the genetic factors that determine the qualitative and quantitative 
characteristics of milk plays a crucial role in the development of highly productive dairy 
goat populations. In recent years, the use of genetic markers has become an integral part 
of breeding programs, allowing for a significant acceleration in the selection of animals with 
valuable production traits. This article provides an analytical review of current national and 
international studies aimed at identifying and characterizing candidate genes associated 
with dairy performance in goats. Particular attention is given to genetic markers linked to 
milk yield, composition, technological properties, and lactation persistency. Among the most 
significant genes are CSN1S1, CSN2, and CSN3, encoding casein proteins that strongly 
influence protein content and milk quality. Equally important are DGAT1 and DGAT2, which 
regulate triglyceride synthesis and fat content, as well as POU1F1, IGF-1, and PPARG, which 
control endocrine mechanisms of growth, metabolism, and lactation. In addition, a wide 
range of other candidate genes has been identified, involved in lipid and protein metabolism, 
cellular signaling pathways, and physiological processes underlying milk production.  
The analysis of data obtained in various breeds, including Saanen, Alpine, Toggenburg, 
Nubian, Karachai, and Chinese goats, highlights the relevance of molecular-genetic 
approaches in improving breeding programs.  The implementation of marker-assisted 
selection in dairy goat husbandry will not only increase milk yield but also ensure high product 
quality, which is essential for the sustainable development of the industry.
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quality 
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Введение/Introduction
Козоводство является одной из крупных от-

раслей сельского хозяйства, которая обеспе-
чивает население молоком, мясом, шерстью, 
пухом и шкурами. Козы (Capra hircus) были одо-
машнены еще в эпоху позднего неолита, при-
мерно 10,5  тыс. лет назад, и с тех пор ведет-
ся активная селекционная работа по улучшению 
их хозяйственно полезных качеств  [1]. К основ-
ным преимуществам коз можно отнести хорошую 
адаптационную пластичность к природно-клима-
тическим условиям среды, неприхотливость при 
содержании, высокую резистентность к заболе-
ваниям, что способствует их разведению в регио
нах со скудной кормовой базой и разными схема-
ми ведения хозяйства [2–4].

Одним из важных продуктов, получаемых от коз, 
является молоко, которое высоко ценили во все 
времена. В первую очередь это объясняется его 
схожестью по составу с женским грудным моло-
ком, богатым витаминным составом, а также луч-
шей перевариваемостью протеинов и меньшей 
аллергенностью в сравнении с коровьим [5, 6].

В последние десятилетия наблюдается рост ин-
тереса к молочному козоводству как к эффективно-
му и устойчивому источнику получения молочной 
продукции [7, 8]. Вместе с тем, по данным офици-
альной статистики, численность коз в России со-
кращается: с 1748,2 тыс. голов на начало 2023 года 
до 1632,0 тыс. на начало 2024-го, что соответству-
ет снижению на 6,6%. В сельскохозяйственных ор-
ганизациях содержатся 129,4 тыс. коз, из которых 
49,3 тыс., или около 38%, относятся к специали-
зированным молочным породам: зааненской, аль-
пийской, тоггенбургской, нубийской и мурсиано-
гранадской [9].

Сокращение поголовья при одновременном 
росте спроса на козье молоко и продукты его пе-
реработки указывает на необходимость повыше-
ния продуктивности и эффективности разведе-
ния животных. Одним из наиболее перспективных 
инструментов решения этой задачи является ге-
номная селекция, основанная на выявлении и ис-
пользовании генетических маркеров, связанных с 
молочной продуктивностью. Выработка молока и 
его компонентов во многом зависит от генетиче-
ских механизмов наследования, а также от работы 
генов, на экспрессию которых может оказывать 
влияние взаимодействие животного с окружаю-
щей средой  [10, 11]. При использовании совре-
менных методов селекции становится возможным 
улучшение природного потенциала молочных коз, 
что позволяет не только увеличить объемы произ-
водства, но и сбалансированно преобразовать ка-
чество молока, которое важно как с точки зрения 
питательной ценности, так и в контексте техноло-
гических характеристик [12, 13].

Понимание генетических факторов, влияющих 
на количественные и качественные характеристи-
ки молока, является ключевым шагом к созданию 
более продуктивных популяций коз молочного 

направления, что в конечном счете способствует 
укреплению продовольственной безопасности и 
повышению качества жизни населения [14].

В настоящей статье представлены современ-
ные данные о поиске новых генов-кандидатов, ас-
социированных с экономически значимыми при-
знаками у коз молочных пород.

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
В качестве материала исследования были ис-

пользованы научные публикации отечественных 
и зарубежных авторов за 2017–2025 годы, затра-
гивающие тему данной работы. Поиск публикаций 
осуществляли при помощи научных электронных 
библиотек и баз данных eLIBRARY.RU, Science
Direct, PubMed, Scopus, WOS и ResearchGate, при-
меняли теоретические методы исследования 
(анализ, классификацию и обобщение).

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
В последние десятилетия генетические марке-

ры всё шире используют в козоводстве для уско-
рения селекции высокопродуктивных животных. 
Особый интерес представляют гены-кандидаты, 
полиморфизмы которых связаны с важнейшими 
хозяйственными признаками — удоем, составом 
и качеством молока, а также длительностью лак-
тации. Большую часть работ проводили на живот-
ных зааненской породы, так как они являются наи-
более многочисленными и разводятся во многих 
странах для получения козьего молока [7, 15–17]. 
Кроме того, исследования охватывали и другие 
породы, включая чешскую, альпийскую, новозе-
ландскую, тоггенбургскую, нубийскую, карачаев-
скую и китайские породы коз.

Зааненская порода является наиболее распро-
страненной во всём мире благодаря своей непри-
хотливости в содержании, высокой удойности и 
питательности молока. В связи с этим именно на 
ее примере чаще всего проводят исследования, 
посвященные изучению влияния генетических по-
лиморфизмов на показатели молочной продук-
тивности коз [7, 16, 17].

В совместной научной работе китайских и  
иранских авторов приводятся результаты иссле-
дования, выполненного на козах зааненской по-
роды с целью выявления новых генов-кандидатов, 
влияющих на морфологические параметры выме-
ни. Известно, что форма и размер вымени напря-
мую влияют на пригодность животных к машин
ному доению и на количество удоя [18].

Полученные данные X. Yao et al. (2025) свиде-
тельствуют о значимом влиянии генов GJB5 (gap 
junction protein beta 5), PKN2 (protein kinase N2), 
KTN1 (kinectin 1) и NAV3 (neuron navigator 3) на  
форму вымени. Была определена наиболее до-
стоверная связь SNP rs637762786 (G/A) с показа-
телями ширины и глубины вымени. Данный поли-
морфизм выявлен на хромосоме 3 в межгенной 
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области гена GJB5 и находится в положении 
9872130 п. н. Два потенциальных гена-кандида-
та PKN2 и NAV3, работа которых может оказывать 
влияние на расстояние между сосками, располо-
жены на хромосомах 3 и 5. В то же время поли-
морфизмы в генах PKN2 и KTN1 показали досто-
верную связь с шириной вымени [19].

В исследованиях E. Talouarn et al. (2020) была 
обнаружена ассоциативная связь между объемом 
надоев и однонуклеотидными заменами в генах 
SCIMP (SLP adaptor and CSK interacting membrane 
protein) и ZNF232 (zinc finger protein 232) у заанен-
ских коз. Авторы утверждают, что полученные дан-
ные могут только предположительно указывать на 
взаимосвязь между вышеописанными генами и 
молочной продуктивностью коз, но при этом из-
вестно, что гены SCIMP и ZNF232 участвуют в ме-
таболизме липидов. Это дает основание для их 
дальнейшего изучения [20].

Исследования канадских и швейцарских ав-
торов, проведенные на козах зааненской и аль-
пийской пород, указывают на достоверное влия-
ние полиморфизмов в генах из группы zinc finger 
protein на молочную продуктивность. Конкрет-
но в рамках данного исследования это SNP в ге-
нах ZNF16 (zinc finger protein 16), ZNF34 (zinc 
finger protein 34) и ZNF250 (zinc finger protein 250) 
с локализацией на 14-й хромосоме в положени-
ях 81658383 п. н., 80928058 п. н. и 80964881 п. н. 
Кроме того, в работе описано влияние гена DGAT1 
(diacylglycerol O-acyltransferase 1) на содержание 
жира в молоке в период первой лактации [21].

О значимости гена DGAT1 в селекции молоч-
ных коз утверждается и в более ранней работе — 
у коллектива P. Martin et al. (2017), где были обна-
ружены 2 экзонические мутации — R251L(G/T) и 
R396W(C/T), которые приводят к заменам в ами-
нокислотной последовательности белка. Живот-
ные — носители данных мутаций — имели более 
низкие показатели жира в молоке, в отличие от коз 
с диким типом аллеля [22].

В другом исследовании, проведенном на козах 
зааненской, альпийской пород и их помесях, авто-
рами Ferreira L. et al. (2020) было изучено влияние 
полиморфизмов генов UCP2 (uncoupling protein 2) 
и PPARG (peroxisome proliferator-activated receptor 
gamma) на молочную продуктивность. Ген UCP2, 
расположенный на 15-й хромосоме, играет важ-
ную роль в регуляции энергетического метабо-
лизма клеток. Обнаруженный в нем SNP, локали-
зованный в положении 29614171 п. н. (G/A), был 
ассоциирован с изменением белка, жира и сухо-
го вещества в молоке. Так, животные — носители 
GG-генотипа имели более высокие вышеуказан-
ные показатели в сравнении с другими геноти-
пами. Второй исследуемый полиморфизм гена 
UCP2 локализовался в положении 29615319 п. н. 
(G/A). Животные — носители GG-генотипа име-
ли достоверно большие значения белка и сухого 
вещества, а носители АА-генотипа превосходили 
другие генотипы по показателю лактозы.

Оценивая результаты проведенных исследова-
ний в отношении гена PPARG, авторы обнаружи-
ли как одиночную замену, локализованную на 22-й 
хромосоме в положении 56726759 п. н. (C/A), так 
и делецию трех пар оснований, находящихся меж-
ду 56126835 п. н. и 56126837 п. н. (GAG). В работе 
указывается влияние комбинации данных мутаций 
на молочную продуктивность коз, проявившееся в 
достоверных различиях в объеме удоя, содержа-
нии белка, лактозы и сухого вещества [23].

О значимости генов APOB (apolipoprotein B), 
SLC27A6 (solute carrier family 27 member 6) AGPAT6 
(1-acylglycerol-3-phosphate O-acyltransferase 6), 
играющих ключевую роль в липидном обмене, 
транспорте жиров и жирных кислот в организме, 
и PRLR (prolactin receptor), участвующего в регу-
ляции гормона пролактина, на показатели молоч-
ной продуктивности указывается в исследова-
нии A. Bagatoli et al. (2021), проведенном на козах  
зааненской и альпийской пород. Для генотипи-
рования авторы использовали метод PCR-RFLP, 
в котором мутации выявлялись по изменению ре-
стрикционных сайтов определенных ферментов 
(HaeIII, SmaI, TspRI и др.). Так как точные позиции 
SNP или rs-идентификаторы не были представле-
ны, полиморфизмы обозначали по названию гена 
и фермента. При изучении полиморфизма APOB/
HaeIII было обнаружено, что животные — носители 
AB-генотипа имели более длительную лактацию, 
высокое содержание лактозы и сниженный сома-
тический клеточный индекс в сравнении с други-
ми генотипами. По APOB/SmaI лучшие показате-
ли по объему удоя, содержанию белка, лактозы и 
жира показал AA-генотип. В гене SLC27A6 поли-
морфизм SLC27A6/TspRI ассоциировали с содер-
жанием лактозы, а полиморфизм AGPAT6/NcoI 
в гене AGPAT6 связали с влиянием на содержа-
ние белка, жира и лактозы в молоке. Влияние гена 
PRLR на молочную продуктивность при использо-
вании как фермента SmaI, так и SfcIс выявлено не 
было [24].

Однако в исследовании Wu Y. et al. (2022), про-
водимом на козах ляонинской породы, были 
идентифицированы два однонуклеотидных поли-
морфизма — C442T (C/T) в кодирующей последо-
вательности гена PRL (prolactin) и G168061A в гене 
PRLR, которые имели достоверное влияние на по-
казатели молочности животных. Так, животные — 
носители ТТ- и СС-генотипов в локусе PRL:C442T 
продемонстрировали достоверно более высокие 
показатели жирности, белка, уровня мочевины, 
азота и общего содержания сухих веществ в мо-
локе. В локусе PRLR:G168061A животные — носи-
тели GG-генотипа имели более высокие значения 
белка молока в сравнении с СС- и AG-генотипами, 
при этом носители гетерозиготы AG отличались 
более высоким содержанием жира и лактозы, но 
сниженным уровнем белка [25].

Авторами J. Xiong et al. (2023) в работе, прове-
денной на зааненских, альпийских и нубийских ко-
зах, были идентифицированы гены, потенциально 
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связанные с молочной продуктивностью, такие  
как: EIF4B (eukaryotic translation initiation fac- 
tor 4B) — SNP в этом гене могут влиять на инициа
цию трансляции, что может изменить эффектив-
ность синтеза молочных белков; ELF5 (E74-like 
ETS transcription factor 5) — мутации в этом гене  
могут влиять на регуляцию экспрессии генов, 
участвующих в развитии молочных желез и син-
тезе молочных белков; IGF2R (insulin like growth 
factor 2 receptor); IGFBP6 (insulin-like growth factor 
binding protein 6) — их полиморфизмы могут из-
менять связывание инсулиноподобных факто-
ров роста, что может повлиять на рост и раз-
витие тканей молочной железы. А также гены, 
связанные с молочным жиром, играющие ключе-
вую роль в синтезе и транспорте жирных кислот: 
EGFR (epidermal growth factor receptor) — участву-
ет в регуляции сигнальных путей, опосредован-
ных с синтезом жирных кислот в клетках молочной 
железы; ACSS2 (acetyl-CoA synthetase 2) — SNP 
могут изменять активность фермента, участвую-
щего в синтезе ацетил-КоА; DGAT2 (diacylglycerol 
O-acyltransferase 2) — полиморфизмы могут вли-
ять на катализ триацилглицеридов, что может из-
менить содержание жира в молоке и его каче-
ство [26].

Новозеландские молочные козы представле-
ны в основном зааненской породой и (в меньшем 
количестве) помесями тоггенбургской, британ-
ской альпийской и нубийской коз. В исследова-
нии M. Scholtens et al. (2020) было установлено 
влияние SNP в генах RNASEK (ribonuclease K), 
ASGR2 (asialoglycoprotein receptor 2), DLG4 (discs 
large MAGUK scaffold protein 4), ELP5 (elongator 
acetyltransferase complex subunit 5), ALOXE3 
(arachidonate epidermal lipoxygenase 3), KIF1C 
(kinesin family member 1C), MYH10 (myosin heavy 
chain 10), PTPN5 (protein tyrosine phosphatase non-
receptor type 5), LDHC (lactate dehydrogenase C), 
OR8B4 (olfactory receptor family 8 subfamily B  
member 4), ZDHHC13 (zinc finger DHHC-type 
palmitoyltransferase 13) на показатели надоя мо-
лока, жира, белка и количество соматических кле-
ток у новозеландских молочных коз. Большинство 
этих генов участвуют в регуляции синтеза белков 
и транспорта триглицеридов, поэтому их мутации 
могут напрямую влиять на проявлениях физиоло-
гических особенностей у животных [27].

Значимость влияния полиморфизмов в генах 
ASGR2, ALOXE3 и ALOX12 на показатели удоя, 
а также на морфологию вымени и сосков под-
тверждена в исследовании Mucha S. et al. (2018), 
выполненном на козах зааненской, тоггенбург-
ской и альпийской пород. Большинство значи-
мых SNP были обнаружены на 19-й хромосо-
ме — это snp23997-scaffold244-438286 в гене 
ASGR2 в положении 26150581 п. н., snp24012-
scaffold244-1259949 в гене ALOXE3 в положе-
нии 26972244 п. н., snp23995-scaffold244-354162 
в гене ALOX12 (аrachidonate 12-lipoxygenase, 12S 
type) в положении 26066457 п. н., а также один 

SNP был обнаружен на 8-й хромосоме в гене 
SLC1A1 (solute carrier family 1 member 1) в положе-
нии 38821852 п. н. Наибольшее влияние на объ-
ем удоя имели полиморфизмы в генах ALOX12 и 
SLC1A1. Полиморфизмы в генах ASGR2 и ALOXE3 
были ассоциированы с формой вымени и его глу-
биной [28].

Нубийская порода коз отличается высокой тре-
бовательностью к условиям содержания и более 
низким удоем за лактацию по сравнению с заа-
ненской, одной из наиболее распространенных 
в мире. Тем не менее нубийских коз активно ис-
пользуют в межпородной гибридизации для 
улучшения молочной продуктивности потом-
ства  [29, 30]. Поиск генов-кандидатов и изуче-
ние влияния их полиморфизмов открывают новые 
возможности для селекционной работы [31]. Так, 
в работе М.И. Селионовой и др. (2023 г.) проводи-
ли исследование на козах нубийской породы по 
гену CSN3 (casein kappa) c однонуклеотидной за-
меной T > C в позиции CHR6:86209207. В резуль-
тате было обнаружено, что животные — носители 
мутантного ТТ-генотипа имели более высокие по-
казатели удоя и наименьшее количество сомати-
ческих клеток в молоке. Однако козы — носители 
гомозиготного варианта СС-генотипа превосхо-
дили других животных по показателям содержа-
ния казеина, моно-, полиненасыщенных жирных 
кислот и насыщенных жирных кислот, но при этом 
имели наибольшее содержание соматических 
клеток [32].

Другая работа М.И. Селионовой и др. (2024 г.) 
включает результаты исследований по влиянию 
полиморфизмов в генах CSN1S1 (casein alpha S1) 
и CSN1S2 (casein alpha S2) на молочную продук-
тивность коз нубийской породы. Животные — но-
сители комбинации CC-генотипа по CSN1S1 и 
AA-генотипа по CSN1S2 имели достоверно боль-
шее содержание белка и насыщенных жирных 
кислот в молоке [33]. Изучение влияния генов на 
процентное содержание белка и жира, а также 
на изменение белковой фракции важно для тех-
нологических характеристик молока. Например, 
при высоких показателях αs1-казеина снижается 
вероятность разрыхления сычужного сгустка, но 
увеличивается время его свертываемости [34].

Помимо изучения влияния однонуклеотидных 
полиморфизмов на хозяйственно полезные при-
знаки коз, значительно реже встречаются работы, 
посвященные выявлению вариаций числа копий 
ДНК (CNV) — одного из типов структурных изме-
нений генома наряду с инверсиями, транслока-
циями и крупными делениями или дупликациями. 
В совместном исследовании китайских и аме-
риканских ученых были идентифицированы зна-
чимые CNV в генах ADAMTS20 (a disintegrin and 
metalloproteinase with thrombospondin motifs 20) и 
PAPPA2 (pregnancy-associated plasma protein A2), 
ассоциированные с содержанием жира и белка в 
молоке коз альпийской, зааненской, ламанчской, 
нубийской и тоггенбургской пород. По данным 
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Kang X. et al. (2020), наиболее достоверная ассо-
циация установлена для CNV в гене ADAMTS20, 
локализованной на 5-й хромосоме (36548646–
36653606 п. н.), и CNV в гене PAPPA2 — на 16-й 
хромосоме (56489892–56590752 п. н.) [35].

В отличие от широко распространенных и хо-
рошо изученных зааненской, альпийской, тогген
бургской и нубийской пород, локальные породы 
коз с меньшей численностью реже становят-
ся объектом геномных исследований. Тем не ме-
нее выявление потенциальных генов, ассоции-
рованных с их продуктивностью, представляет 
ценность, поскольку такие данные могут быть ис-
пользованы в селекционных программах для по-
вышения хозяйственно полезных качеств живот-
ных, а также при разработке схем межпородной 
гибридизации.

В работе J. Zhao et al. (2025) приводятся дан-
ные ассоциативного поиска новых генов-канди-
датов молочной продуктивности, выполненного 
на козах нубийской, альпийской, тоггенбургской,  
лаошаньской, гуаньчжунской, юньнаньской черной  
и других пород, разводимых в Китае. В резуль-
тате исследования авторами были обнаружены 3 
несинонимичные мутации — rs641134935 (T > C), 
rs650543261 (A  >  G), rs651036087 (C  >  T), кото-
рые локализованы в гене LAMA3 (laminin subunit 
alpha 3), показавшие наиболее достоверную связь 
с объемом надоев. В ходе дальнейших исследо-
ваний было установлено, что животные — носи-
тели гомозиготы TT по SNP rs641134935 имели  
более высокую молочную продуктивность. Прямое 
или косвенное влияние оказывали гены MPP7 (me
mbrane palmitoylated protein 7), PRPF6 (pre-mRNA 
processing factor), DNAJC5 (dnaJ heat shock pro-
tein family (Hsp40) member C5), TPD52L2 (tumor 
protein D52-like 2), HNF4G (hepatocyte nuclear factor 
4 gamma), FAM13A (family with sequence similarity 
13 member A) и EPHA5 (EPH receptor A5) [36].

Авторы M. Brzáková et al. (2021) указывают на 
значимую роль SCD (stearoyl-CoA desaturase), LPL 
(lipoprotein lipase), ACACA (acetyl-CoA carboxylase 
alpha), BTN1A1 (butyrophilin subfamily 1 member A1) 
на показатели белка, жира, суточного удоя и со-
держание соматических клеток в молоке у коз  
чешской породы и их помесей. Полиморфиз-
мы в генах LPL (G50С/rs665397241) и SCD 
(EX3_15G  >  A/rs155505579), локализованные на 
8-й и 26-й хромосомах соответственно, были ас-
социированы с содержанием жира. Все гены про-
демонстрировали связь с содержанием белка, но 
наибольшая зависимость отмечена с однонукле-
отидными заменами в генах BTN1A1 (g. 599A > G) 
и LPL (g. 185G > T). При этом два SNP были свя-
заны с показателями суточного надоя, а имен-
но g.  1322T  >  C в гене ACACA и g.  300G  >  A в 
гене LPL Была установлена связь полиморфизма 
g. 599A > G в гене BTN1A1 с наибольшим количе-
ством соматических клеток в молоке [37].

Помимо положительного влияния генов-канди-
датов на продуктивные признаки молочных коз, 

важно учитывать их взаимное ингибирующее 
действие. В статье M. Ni et al. (2025) впервые 
была изучена роль гена BDH1 (3-hydroxybutyrate 
dehydrogenase 1) в регуляции синтеза молочного 
жира и кетоновых тел в эпителиальных клетках мо-
лочной железы у коз. Переэкспрессия гена BDH1 
снижает работу генов, связанных с липидным ме-
таболизмом (SREBF1 (sterol regulatory element 
binding transcription factor 1) и GPAM (glycerol-
3-phosphate acyltransferase, mitochondrial)), и 
уменьшает уровни миристиновой (C14:0) и геп-
тадеценовой (С17:1) жирных кислот, но при этом 
увеличивает экспрессию FABP3 (fatty acid binding 
protein 3, muscle and heart) и концентрацию ка-
приновой (C10:0). При подавлении BDH1 наблю-
дается увеличение экспрессии SREBF1 и GPAM, 
а также повышение концентраций миристиновой 
(C14:0), пентадеценовой (C15:1) и гадолеиновой 
(C20:1) жирных кислот, однако при этом снижает-
ся экспрессия FABP3 и стеариновой жирной кис-
лоты (C18:0) [38].

В исследованиях В.И. Трухачева и др. (2023 г.) 
приводятся данные по поиску генов-кандида-
тов, ассоциированных с показателями молоч-
ной продуктивности карачаевской породы коз. 
Всего были обнаружены 34 полногеномных и 
113 суггестивных SNP, связанных с параметрами 
молока карачаевских коз. Наиболее значимые по-
лиморфизмы находились на 2-й, 8-й, 10-й, 13-й, 
16-й, 23-й, 25–27-й хромосомах в генах ADRA1A 
(α1A adrenoreceptor), DPYSL2 (dihydropyrimidinase 
like 2), NKX3-1 (NK3 homeobox 1), NKX2-6 (NK2 
homeobox 6), TNN (tenascin N), ABCA3 (ATP binding 
cassette subfamily A member 3), ODAD2 (outer 
dynein arm docking complex subunit 2), CASP7 
(caspase 7), HABP2 (hyaluronan binding protein 2), 
PHACTR1 (phosphatase and actin regulator 1), 
MFHAS1 (multifunctional ROCO family signaling 
regulator 1), FMO2 (flavin containing dimethylaniline 
monooxygenase 2), ECI1 (enoyl-CoA delta iso
merase 1), FMO1 (flavin containing dimethylaniline 
monooxygenase 1), BAG2 (BCL2-associated athano
gene 2), PGP (phosphoglycolate phosphatase), 
AMDHD2 (amidohydrolase domain containing 2) и 
PDZD8 (PDZ domain containing 8). Дополнительно 
были отмечены гены METTL8 (methyltransferase 8), 
STC1 (stanniocalcin 1), PDPK1 (3-phosphoinositide 
dependent protein kinase 1), AGTPBP1 (ATP/GTP 
binding protein 1), NRAP (nebulin related anchoring 
protein). Данные гены вовлечены в механиз-
мы формирования физиологических особенно-
стей, метаболизма, нервной регуляции и процес-
са ангиогенеза. Авторы указывают, что влияние 
полиморфизмов snp997-scaffold1026-378556, 
snp43681-scaffold585-2255525 и snp33285-scaf-
fold391-913110, расположенных на 8-й хромо-
соме в позициях 70684382 п. н, 78496104 п. н 
и 6144247  п.  н., соответственно, было значи-
мым для показателей массовой доли белка, лак-
тозы, массовой доли жира и насыщенных жир-
ных кислот. На 2-й хромосоме были выявлены три 
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значимых SNP — snp18646-scaffold1882-539299, 
snp8325-scaffold130-2860751 и snp8326-scaffold 
130-2909971 в позициях 111052769 п. н., 6443953 п. н. 
и 6394722 п. н., соответственно, ассоциирован-
ных с показателями сухого вещества, насыщен-
ных жирных кислот, массовой доли белка и содер-
жания казеина [39].

В другом исследовании, проводимом на козах 
карачаевской породы, авторами M. Selionova et al. 
(2024) были выявлены 66 значимых генов-канди-
датов на 15 хромосомах, функции которых свя-
заны с содержанием белка β-казеина, жира, со-
ставом жирных кислот, концентрацией ацетона, 
β-гидроксибутирата натрия и мочевины в моло-
ке. Наибольшую значимость продемонстриро-
вали гены: INSIG1 (insulin induced gene 1) с SNP 
snp1935-scaffold1053-1528396 на 4-й хромосоме 
и FUT8 (fucosyltransferase 8) на 10-й хромосоме, 
ассоциированные с жирностью и составом жир-
ных кислот; ATF2 (activating transcription factor  2) 
и SULT2B1 (sulfotransferase family 2B member 1) 
на 2-й и 18-й хромосомах, соответственно, пока-
завшие связь с содержанием ацетона, β-гидро
ксибутирата натрия и мочевины. В исследовании 
были упомянуты гены, описанные ранее В.И. Тру-
хачевым и др. (2023 г.): DPYSL2, связанный с со-
держанием белка и β-казеина, ECI1, PGP, FMO2, и 
PHACTR1, влияющие на жирность молока и состав 
жирных кислот [39, 40].

Дамасская коза является важной породой для 
молочного производства, особенно в регионах 
с жарким и засушливым климатом (например, та-
ким, как в Сирии, Ливии, Турции, Иране). В статье  
турецких авторов Yakan A. et al. (2018) были 

исследованы экспрессия и потенциальная функ-
циональная значимость шести генов-кандида-
тов у дамасских коз, связанных с устойчивостью 
к маститу, удою и качеством молока в двух ти-
пах кормления — пастбищном и загонном. Полу-
ченные данные свидетельствовали о значимости 
гена LTF (lactoferrin) в качестве кандидата на роль 
маркера устойчивости к маститу, его экспрессия 
повысилась более чем в 3 раза на 7-м месяце лак-
тации, ген LTF напрямую регулирует выработку 
лактоферина, который обладает антимикробны-
ми, антивирусными и антигрибковыми свойства-
ми, а также ингибирует провоспалительные цито-
кины. Экспрессия CSN2 (сasein beta) повышалась 
на 7-м месяце лактации и имела корреляционную 
зависимость с содержанием β-казеина в моло-
ке, но при этом общий показатель белка не изме-
нялся. Ген IGF-1 (insulin-like growth factor 1) пока-
зал повышение экспрессии в 3-м и 5-м месяцах 
лактации, что сопрягалось с увеличением объе-
ма удоя молока. В данном исследовании в отно-
шении генов POU1F1 (POU class 1 homeobox 1) и 
BRCA1 (breast cancer type 1 susceptibility protein), 
которые могли бы служить маркерами устойчи-
вости к маститу, не было обнаружено достовер-
ного влияния на показатели молочной продук-
тивности [41].

В совокупности проведенные исследования 
охватывают широкий спектр генов-кандидатов, 
связанных с молочной продуктивностью коз.

В таблице 1 систематизированы сведения обо 
всех генах, упомянутых в литературе, включая их 
принадлежность к основным биологическим про-
цессам согласно Gene Ontology (GO).

Таблица 1. Обобщение данных о генах-кандидатах молочной продуктивности коз
Table 1. Summary of data on candidate genes for milk production in goats

Ген Полное название Локализация 
(Chr:pos) Функция GO Породы, где 

исследовался Источник

1 2 3 4 5 6 7

ABCA3 ATP binding cassette 
subfamily A 
member 3

25:1701870–
1743075

Транспортер липидов, 
участие в формировании 
сурфактанта

GO:0042626 — АТФ-зависи-
мый транспорт

карачаевская [39]

ACACA Аcetyl-CoA  
carboxylase alpha

19:13063977–
13351894

Ацетил-КоА-карбоксилаза, 
ключевой фермент липо-
генеза

GO:0006633 — метаболизм 
жирных кислот

чешская [37]

ACSS2 Аcetyl-CoA  
synthetase 2

13:63760207–
63804609

Активация ацетата, пре
образование ацетил-КоА

GO:0003987 — ацетил-КоА 
синтетазная активность

зааненская,  
альпийская,  
нубийская

[26]

ADAMTS20 А disintegrin and 
metalloproteinase 
with thrombospondin 
motifs 20

5:36409817–
36611393

Ремоделирование внекле-
точного матрикса, влияет 
на развитие молочной 
железы

GO:0004222 — металло
протеазная активность;  
GO:0030198 — организация 
внеклеточного матрикса

зааненская,  
альпийская,  
ламанчская,  
нубийская,  
тоггенбургская

[35]

ADRA1A Acetyl-CoA  
synthetase 2

8:73747397–
73862840

Передача сигналов адре-
налина и норадреналина

GO:0004935 — α1-адрено
рецепторная активность

карачаевская [39]

AGPAT6 1-acylglycerol-
3-phosphate 
O-acyltransferase 6

27:9070924–
9101551

Ацилтрансфераза — клю-
чевой фермент синтеза 
триглицеридов и фосфо-
липидов

GO:0006633 — метаболизм 
жирных кислот;  
GO:0008610 — биосинтез 
липидов

зааненская,  
альпийская

[24]

AGTPBP1 ATP/GTP Binding 
Protein 1

8:78600749–
78791306

Регуляция микротрубочек, 
нейрональные функции

GO:0006508 — протеолиз карачаевская [39]

ALOX12 Arachidonate 
12-lipoxygenase,  
12S type

19:26593234–
26607391

Метаболизм арахидоно-
вой кислоты, воспаление

GO:0004051 — липоксиге
назная активность

зааненская,  
альпийская,  
тоггенбургская

[28]

ALOXE3 Arachidonate 
epidermal 
lipoxygenase 3

19:27475881–
27496573

Эпидермальная диффе-
ренцировка, липидный 
метаболизм

GO:0004051 — липоксиге
назная активность

зааненская,  
альпийская,  
тоггенбургская

[27, 28]
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AMDHD2 Amidohydrolase 
domain containing 2

25:1915270–
1921956

Метаболизм гистидина  
и амидов

GO:0016810 — гидролазная 
активность

карачаевская [39]

APOB Apolipoprotein B 11:77590208–
77630122

Аполипопротеин B — пере
нос липидов в составе 
ЛПНП, влияет на состав 
молока

GO:0006869 — транспорт  
липидов; 
GO:0006629 — липидный  
метаболизм

зааненская, 
альпийская

[24]

ASGR2 Asialoglycoprotein 
receptor 2

19:26661010–
26671789

Очистка крови от гликопро-
теинов печени

GO:0009986 — рецептор-
опосредованный эндоцитоз

новозеланд-
ские,  
зааненская, 
альпийская,  
тоггенбургская

[27, 28]

ATF2 Activating transcription 
factor 2

2:114518050–
114597771

Транскрипционный фактор, 
регулирует стресс-ответ  
и метаболизм

GO:0006355 — регуляция 
транскрипции;  
GO:0031328 — отрицательная 
регуляция транскрипции

карачаевская [40]

BAG2 BCL2-associated 
athanogene 2

23:45658115–
45668381

Ко-шаперон Hsp70/Hsc70, 
защита белков от дегра-
дации

GO:0031072 — связывание 
Hsp70

карачаевская [39]

BDH1 3-hydroxybutyrate 
dehydrogenase 1

1:71702243–
71739306

Метаболизм кетоновых  
тел и липидов

GO:0004396 — 3-гидрокси
бутиратдегидрогеназная  
активность;  
GO:0046951 — катаболизм 
кетоновых тел

зааненская [38]

BRCA1 Breast cancer type 1 
susceptibility protein

19:42742613–
42809204

Репарация ДНК, регуляция 
клеточного цикла,  
может влиять на устойчи-
вость к маститу

GO:0005515 — связывание 
белка; 
GO:0006281 — репарация ДНК

дамасская [41]

BTN1A1 Butyrophilin  
subfamily 1  
member A1

23:18384020–
18391213

Регуляция формирования 
жировых глобул молока

GO:0016021 — интегральный 
компонент мембраны

чешская [37]

CASP7 Caspase 7 26:17808414–
17850585

Апоптоз и воспалительный 
ответ

GO:0006915 — апоптоз; 
GO:0004197 — цистеин-про
теазная активность

карачаевская [39]

CSN1S1 Casein alpha S1 6:85978463–
85995270

Кодирует αs1-казеин, влия-
ет на содержание белка и 
качество сыропригодности 
молока

GO:0007595 — свертывание 
молока;  
GO:0006412 — трансляция

нубийская  
зааненская,  
альпийская

[33]

CSN1S2 Casein alpha S2 6:86076845–
86093539

Кодирует αs2-казеин;  
участвует в формировании 
белковой фракции молока

GO:0007595 — свертывание 
молока

нубийская [33]

CSN2 Casein beta 6:86006250–
86015321

Кодирует β-казеин, влияет 
на белковую фракцию и 
свертываемость молока

GO:0007595 — свертывание 
молока

дамасская,  
зааненская

[41]

CSN3 Casein kappa 6:86197263–
86211376

Кодирует κ-казеин, ключе-
вой для свертывания моло-
ка и структуры мицелл

GO:0007595 — свертывание 
молока

нубийская,  
зааненская

[32]

DGAT1 Diacylglycerol 
O-acyltransferase 1

14:81329989–
81338811

Кодирование фермента 
синтеза триглицеридов, 
влияет на жирность молока

GO:0019432 — триацилгли
церидный биосинтез

зааненская,  
альпийская

[21, 22]

DGAT2 Diacylglycerol 
O-acyltransferase 2

15:27720879–
27753736

Аналогично DGAT1, катализ 
липидов

GO:0019432 — триацилгли
церидный биосинтез

зааненская,  
альпийская,  
нубийская

[26]

DLG4 Discs large MAGUK 
scaffold protein 4

19:26720687–
26743872

Участие в формировании 
синаптических комплексов

GO:0007268 — синаптическая 
передача

новозеланд-
ские

[27]

DNAJC5 DnaJ heat shock 
protein family (Hsp40) 
member C5

13:53228440–
53257795

Шаперон; участие  
в регуляции экзоцитоза  
в нейронах

GO:0031072 — связывание 
белков теплового шока; 
GO:0006887 — транспорт 
везикул

нубийская, 
альпийская,  
тоггенбургская,  
лаошаньская, 
гуаньчжунская, 
юньнаньская

[36]

DPYSL2 Dihydropyrimidinase 
like 2

8:73547764–
73663711

Регуляция роста аксонов, 
нейрональной дифферен-
цировки

GO:0007010 — организация 
цитоскелета; 
GO:0042995 — клеточная  
морфогенез

карачаевская [39, 40]

ECI1 Enoyl-CoA  
delta isomerase 1

25:1672290–
1685556

Фермент β-окисления 
ненасыщенных жирных 
кислот

GO:0006631 — метаболизм 
жирных кислот

карачаевская [39, 40]

EGFR Epidermal growth 
factor receptor

22:769419–
982124

Рецептор эпидермального 
фактора роста — регуля-
ция пролиферации клеток 
молочной железы

GO:0007169 — трансдукция 
сигнала; 
GO:0008283 — регуляция  
клеточной пролиферации

зааненская,  
альпийская,  
нубийская

[26]

EIF4B eukaryotic translation 
initiation factor 4B

5:26654208–
26680138

Стимуляция связывания 
рибосомы и мРНК

GO:0003746 — фактор  
инициации трансляции; 
GO:0006412 — трансляция 
мРНК

зааненская,  
альпийская,  
нубийская

[26]

ELF5 E74-like ETS 
transcription factor 5

15:17861190–
17911966

ETS-транскрипционный 
фактор, контролирует  
развитие молочной железы  
и синтез молочных белков

GO:0006355 — регуляция 
транскрипции; 
GO:0045893 — положительная 
регуляция транскрипции

зааненская,  
альпийская,  
нубийская

[26]

(Продолжение табл. 1)
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EPHA5 EPH receptor A5 15:17861190–
17911966

Рецептор тирозинкиназы; 
участие в формировании 
нейронных сетей

GO:0005003 — рецепторная 
тирозинкиназная активность; 
GO:0048013 — сигнальный 
путь рецептора эферина

нубийская,  
альпийская,  
тоггенбургская, 
лаошаньская, 
гуаньчжунская, 
юньнаньская

[36]

FABP3 Fatty acid binding 
protein 3, muscle 
and heart

2:13664760–
13673332

Белок связывания жирных 
кислот, регулирует транс-
порт и метаболизм

GO:0006869 — транспорт 
липидов

зааненская [38]

FAM13A Family with sequence 
similarity 13  
member A

6:36209182–
36551226

Регулятор сигнальных  
путей Wnt и Rho;  
ассоциирован с метабо-
лизмом жиров и дыхатель-
ной функцией

GO:0005525 — GTP-связы-
вающая активность;
GO:0007165 — сигнализация 
через белки

нубийская,  
альпийская, 
тоггенбургская,
лаошаньская, 
гуаньчжунская, 
юньнаньская

[36]

FMO1 Flavin containing 
dimethylaniline 
monooxygenase 1

16:37336303–
37376884

Катализ окисления  
ксенобиотиков и эндоген-
ных субстратов

GO:0006629 — липидный  
метаболизм

карачаевская [39]

FMO2 Flavin containing 
dimethylaniline 
monooxygenase 2

16:37286455–
37330116

Метаболизм лекарствен-
ных соединений и аминов

GO:0004499 — монооксиге
назная активность; 
GO:0005506 — связывание 
кислорода

карачаевская [39, 40]

FUT8 Fucosyltransferase 8 10:25310706–
25629694

Фукозилтрансфераза, 
влияет на гликозилиро-
вание белков молочной 
железы

GO:0000030 — активность 
фукозилтрансферазы; 
GO:0006486 — гликозилирова-
ние белков

карачаевская [40]

GJB5 Gap junction protein 
beta 5

3:9888966–
9892241

Белок межклеточных кон-
тактов, влияет на коорди-
нацию клеточной активно-
сти в молочной железе

GO:0005921 — щелевые  
контакты; 
GO:0015267 — активность 
канала

зааненская [19]

GPAM Glycerol-3-phosphate 
acyltransferase, 
mitochondrial

26:19247024–
19317263

Синтез триглицеридов; 
начальная стадия глицеро-
фосфолипидного пути

GO:0006633 — метаболизм 
жирных кислот

зааненская [38]

HABP2 Hyaluronan binding 
protein 2

26:17935249–
17970574

Протеаза, участвующая  
в фибринолизе и ангио-
генезе

GO:0001501 — регуляция 
образования коллагена; 
GO:0004252 — серин-протеаз-
ная активность

карачаевская [39]

HNF4G Hepatocyte nuclear 
factor 4 gamma

14:43256972–
43393984

Транскрипционный фактор; 
регуляция метаболизма 
липидов и углеводов

GO:0043565 — регуляция 
транскрипции

нубийская,  
альпийская,  
тоггенбургская, 
лаошаньская, 
гуаньчжунская, 
юньнаньская

[36]

IGF-1 Insulin-like growth 
factor 1

5:64862983–
64943172

Регуляция роста, пролифе-
рации и дифференцировки 
клеток

GO:0008083 — рост клеток; 
GO:0005179 — связывание 
гормонов

дамасская [41]

IGF2R Insulin like growth 
factor 2 receptor

9:83501097–
83604791

Транспорт IGF2, участие  
в деградации лизосомаль-
ных ферментов

GO:0005520 — связывание  
IGF;  
GO:0048009 — сигналинг IGF

зааненская, 
альпийская, 
нубийская

[26]

IGFBP6 Insulin-like growth 
factor binding  
protein 6

5:26609942–
26613572

Белок-связыватель  
IGF — регуляция био
доступности IGF

GO:0005520 — связывание IGF; 
GO:0031994 — регуляция  
IGF сигнального пути

зааненская, 
альпийская, 
нубийская

[26]

INSIG1 Insulin induced  
gene 1

4:2747017–
2757803

Регуляция липидного  
обмена, влияет  
на жирность молока

GO:0006633 — метаболизм 
жирных кислот;  
GO:0033504 — регуляция  
биосинтеза липидов

карачаевская [40]

KIF1C Kinesin family  
member 1C

19:26195926–
26217805

Моторный белок, 
участвующий во внутри
клеточном транспорте  
везикул

GO:0003777 — моторная 
активность (микротрубочки); 
GO:0007018 — движение  
микротрубочек

новозеланд-
ские

[27]

KTN1 Kinectin 1 10:35112081–
35217880

Белок-якорь для кинезинов;  
регуляция эндоплазмати-
ческого транспорта

GO:0007017 — организация 
микротрубочек;  
GO:0046907 — транспорт  
внутри клетки

зааненская [19]

LAMA3 Laminin subunit  
alpha 3

24:33026004–
33281542

Компонент внеклеточного 
матрикса, влияет на при-
крепление и развитие  
клеток молочной железы

GO:0005201 — связывание 
внеклеточного матрикса; 
GO:0030198 — организация 
внеклеточного матрикса

нубийская,  
альпийская, 
тоггенбургская, 
лаошаньская, 
гуаньчжунская, 
юньнаньская 
черная

[36]

LDHC Lactate  
dehydrogenase C

29:25639944–
25680453

Фермент гликолиза,  
специфичный для половых 
клеток

GO:0004459 — лактатдеги-
дрогеназная активность; 
GO:0006096 — гликолиз

новозеланд-
ские

[27]

LPL Lipoprotein lipase 8:66597910–
66623251

Липопротеинлипаза;  
гидролиз триглицеридов, 
влияет на жирность молока

GO:0006629 — липидный  
метаболизм

чешская 
зааненская

[37]

LTF Lactoferrin 22:52976995–
53007415

Лактоферрин, антибакте-
риальная защита, устойчи-
вость к маститу

GO:0005615 — внеклеточное 
пространство; 
GO:0042742 — защита  
от бактерий

дамасская [41]

(Продолжение табл. 1)
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METTL8 Methyltransferase 8 2:111185392–
111270066

Потенциальный  
РНК-метилтрансферазный 
фермент

GO:0008168 — метил-
трансферазная активность; 
GO:0032259 — метилирование

карачаевская [39]

MFHAS1 Multifunctional ROCO 
family signaling 
regulator 1

27:20648690–
20757838

Белоксигнальный  
регулятор, участвует  
в иммунном ответе

GO:0005515 — связывание 
белков; 
GO:0035556 — внутриклеточ-
ная сигнализация

карачаевская [39]

MPP7 Membrane 
palmitoylated  
protein 7

13:35681595–
35915475

Участие в формировании 
полярности клеток  
(комплекс Crumbs)  
и адгезии

GO:0007160 — клеточная  
адгезия; 
GO:0035088 — установление 
полярности клеток

нубийская,  
альпийская, 
тоггенбургская, 
лаошаньская, 
гуаньчжунская, 
юньнаньская 
черная

[36]

MYH10 Myosin heavy  
chain 10

19:27799562–
27921178

Цитоскелетный моторный 
белок;  
миграция клеток

GO:0003779 — актиновая 
моторная активность; 
GO:0030048 — актиновый  
цитоскелет

новозеланд-
ские

[27]

NAV3 Neuron navigator 3 5:6848221–
7467243

Регуляция роста аксонов  
и клеточной миграции,  
косвенно влияет на разви-
тие тканей

GO:0007010 — организация 
цитоскелета; 
GO:0048812 — развитие  
нейронов

зааненская [19]

NKX2-6 NK2 homeobox 6 8:70639383–
70643794

Транскрипционный  
фактор, регуляция разви-
тия сердца

GO:0003700 — транскрипци-
онный фактор; 
GO:0007420 — развитие 
сердца

карачаевская [39]

NKX3-1 NK3 homeobox 1 8:70600953–
70606837

Транскрипционный  
фактор, необходим для 
развития предстательной 
железы

GO:0003700 — транскрипци-
онный фактор; 
GO:0045893 — регуляция 
транскрипции

карачаевская [39]

NRAP Nebulin related 
anchoring protein

26:17860274–
17935987

Структурный белок,  
участвующий в организа-
ции миофибрилл

GO:0030018 — саркомер; 
GO:0051015 — связывание 
актина

карачаевская [39]

ODAD2 Outer dynein arm 
docking complex 
subunit 2

13:35971967–
36143096

Участие в сборке жгутиков 
и ресничек

GO:0007018 — движение  
микротрубочек

карачаевская [39]

OR8B4 Olfactory receptor 
family 8 subfamily B 
member 4

29:27124077–
27125024

Обонятельный рецептор, 
GPCR

GO:0004930 — обонятельный 
рецептор; 
GO:0007608 — восприятие 
запахов

новозеланд-
ские

[27]

PAPPA2 Pregnancy-associated 
plasma protein A2

16:56247922–
56577694

Протеаза, регулирующая 
IGF-систему, влияет  
на рост и лактацию

GO:0004222 — металлопроте-
азная активность; 
GO:0006508 — протеолиз

зааненская,  
альпийская,  
ламанчская,  
нубийская,  
тоггенбургская

[35]

PDPK1 3-phosphoinositide 
dependent protein 
kinase 1

25:1932902–
1996678

Регулятор клеточного  
метаболизма

GO:0004674 — протеинкиназ-
ная активность; 
GO:0016310 — фосфорили-
рование

карачаевская [39]

PDZD8 PDZ domain  
containing 8

26:14290884–
14368219

Связь ЭПР и митохондрий; 
регуляция кальция

GO:0005515 — связывание 
белков

карачаевская [39]

PGP Phosphoglycolate 
phosphatase

25:1649864–
1652731

Фермент гликолиза;  
удаление фосфогликолата

GO:0052725 — фосфоглико-
лат фосфатазная активность; 
GO:0008152 — метаболизм

карачаевская [39, 40]

PHACTR1 Phosphatase
and actin regulator 1

23:6556030–
7073500

Регуляция актинового 
цитоскелета и сосудистой 
функции

GO:0004721 — фосфатазная 
активность

карачаевская [39, 40]

PKN2 Protein kinase N2 3:65991819–
66133902

Серин/треонин-киназа,  
регулирует цитоскелет  
и морфогенез

GO:0004674 — активность 
протеинкиназы; 
GO:0030036 — организация 
актинового цитоскелета

зааненская [19]

POU1F1 POU class 1  
homeobox 1

1:34235896–
34251973

Транскрипционный фактор 
гипофиза, регуляция  
гормона роста,  
пролактина 

GO:0003700 — транскрипци-
онный фактор; 
GO:0008283 — регуляция  
роста клеток

дамасская [41]

PPARG Peroxisome 
proliferator-activated 
receptor gamma

22:56681415–
56726563

Ядерный рецептор, кон-
тролирует адипогенез, 
метаболизм липидов и 
углеводов

GO:0003707 — активность 
ядерного рецептора; 
GO:0006631 — катаболизм 
жирных кислот

зааненская,  
альпийская

[23]

PRL Prolactin 23:32548836–
32559022

Пролактин — гормон,  
регулирующий лактацию

GO:0007595 — лактация ляонинская [25]

PRLR Prolactin receptor 20:38891738–
39090307

Рецептор пролактина — 
передача сигнала гормона

GO:0007165 — трансдукция 
сигнала

ляонинская,  
зааненская,  
альпийская

[24, 25]

PRPF6 pre-mRNA processing 
factor

13:53156897–
53192582

Сплайсосомный белок GO:0005681 — сплайсосома; 
GO:0006397 — процессинг 
мРНК

нубийская,  
альпийская, 
тоггенбургская, 
лаошаньская, 
гуаньчжунская, 
юньнаньская 
черная

[36]

(Продолжение табл. 1)
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PTPN5 Protein tyrosine 
phosphatase  
non-receptor type 5

29:25364835–
25423326

Фосфатаза нервной ткани GO:0004725 — белковая тиро-
зинфосфатазная активность; 
GO:0007165 — внутриклеточ-
ная сигнализация

новозеланд-
ские

[27]

RNASEK Ribonuclease K 19:26609172–
26610915

Участие в эндоцитозе 
и вирусном проникновении

GO:0004521 — рибонуклеаз-
ная активность; 
GO:0006396 — процессинг 
РНК

новозеланд-
ские

[27]

SCD Stearoyl-CoA 
desaturase

26:30404780–
30415917

Регуляция синтеза  
мононенасыщенных  
жирных кислот

GO:0006633 — метаболизм 
жирных кислот 

чешская,   
зааненская

[37]

SCIMP SLP adaptor
and CSK interacting 
membrane protein

19:26087736–
26108683

Трансмембранный адаптер 
иммунных клеток

GO:0030215 — адапторная 
активность;  
GO:0007165 — передача  
сигнала

зааненская [20]

SLC1A1 Solute carrier family 1 
member 1

8:38718359–
38824726

Транспорт глутамата GO:0005325 — транспорт  
глутамата;  
GO:0016021 — мембранный 
белок

зааненская,  
альпийская,  
тоггенбургская

[28]

SLC27A6 Solute carrier family 27 
member 6

7:21449491–
21520669

Транспортер длинноцепо-
чечных жирных кислот

GO:0015909 — транспорт 
длинноцепочечных жирных 
кислот

зааненская,  
альпийская

[24]

SREBF1 Sterol regulatory 
element binding 
transcription factor 1

19:34288792–
34295549

Транскрипционный фактор, 
регулирует биосинтез  
жирных кислот и холе
стерина

GO:0006355 — регуляция 
транскрипции ДНК-зависи-
мой;  
GO:0008610 — биосинтез 
липидов

зааненская [38]

STC1 Stanniocalcin 1 8:70791218–
70806076

Регуляция кальциевого 
обмена и метаболизма

GO:0006874 — транспорт 
кальция;  
GO:0001501 — развитие  
скелета

карачаевская [39]

SULT2B1 Sulfotransferase family 
2B member 1

18:56239547–
56275810

Метаболизм липидов 
и стероидов, влияет  
на кетоновые тела

GO:0008146 — активность 
сульфотрансферазы; 
GO:0008202 — метаболизм 
стероидов

карачаевская [40]

TNN Tenascin N 16:54831011–
54903426

Белок внеклеточного 
матрикса, регулирует 
взаимодействие клеток 
и тканей

GO:0005201 — связывание 
внеклеточного матрикса; 
GO:0030198 — организация 
внеклеточного матрикса

карачаевская [39]

TPD52L2 Tumor protein  
D52-like 2

13:53261672–
53277835

Участие в везикулярном 
транспорте и делении 
клеток

GO:0006886 — транспорт 
белков;  
GO:0005515 — связывание 
белков

нубийская,  
альпийская, 
тоггенбургская, 
лаошаньская, 
гуаньчжунская, 
юньнаньская 
черная

[36]

UCP2 Uncoupling protein 2 15:29614181–
29620958

Кодирование белка  
разобщающего митохон-
дрий, регуляция энергети-
ческого обмена

GO:0006119 — окислительное 
фосфорилирование

зааненская,  
альпийская

[23]

ZDHHC13 Zinc finger DHHC-type 
palmitoyltransferase 13

29:25156799–
25209022

Палмитоилтрансфераза; 
посттрансляционные 
модификации белков

GO:0006497 — белковое  
липидирование

новозеланд-
ские

[27]

ZNF16 Zinc finger protein 16 14:81663127–
81679347

Транскрипционный 
регулятор

GO:0003700 — транскрипци-
онный фактор

зааненская,  
альпийская

[21]

ZNF34 Zinc finger protein 34 14:81621210–
81628144

Транскрипционный 
регулятор

GO:0003700 — транскрипци-
онный фактор

зааненская,  
альпийская

[21]

ZNF232 Zinc finger protein 232 19:26138906–
26143624

Транскрипционный 
регулятор

GO:0003700 — транскрипци-
онный фактор

зааненская [20]

ZNF250 Zinc finger protein 250 14:81683613–
81693822

Транскрипционный 
регулятор

GO:0003700 — транскрипци-
онный фактор

зааненская,  
альпийская

[21]

Примечание: данные о локализации генов приведены согласно базе данных NCBI (Genome Data Viewer, сборка ARS1, 
GCF_001704415.1 для Capra hircus).

Таким образом, проведенный анализ отражает 
широкий и разноплановый набор генов, ассоции-
рованных с показателями молочной продуктивно-
сти коз по данным современных исследований. 

Обобщение сведений показывает, что в фор-
мирование молочной продуктивности вовлече-
ны не только классические гены белков молока 

(семейство казеинов), но и гены, связанные с ре-
гуляцией липидного и энергетического обмена, 
гормональной регуляцией, ростом и развитием 
тканей молочной железы, а также иммунным от-
ветом. Это подтверждает многофакторный харак-
тер генетической регуляции удоя, состава молока 
и устойчивости животных к заболеваниям.

(Продолжение табл. 1)
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Выводы/Conclusions
Современные исследования, охватывающие 

широкий спектр пород молочных коз, позволи-
ли выявить многочисленные гены-кандидаты, ас-
социированные с продуктивными признаками, 
включая удой, состав и качество молока, а также 
морфологические особенности вымени. 

Установлены связи между конкретными одно-
нуклеотидными полиморфизмами и такими пока-
зателями, как содержание белка, жира, лактозы, 
казеина, и уровнем соматических клеток.

Особый интерес представляют не только SNP, 
но и структурные вариации, такие как вариации 
числа копий (CNV), а также уровень экспрессии 
отдельных генов в тканях молочной железы. 

Полученные данные подчеркивают ключевую 
роль генетических механизмов в формировании 
физиологических и продуктивных характеристик 
животных.

Практическая значимость проведенного ана-
лиза заключается в том, что использование 
молекулярно-генетических маркеров откры-
вает возможности для селекции высокопродук-
тивных животных, повышения эффективности 

молочного козоводства и улучшения качества 
продукции. 

Наибольший интерес представляют гены ка-
зеинового комплекса (CSN1S1, CSN1S2, CSN2, 
CSN3), регулирующие состав и технологические 
свойства молока, а также гены липидного обмена 
(DGAT1, DGAT2, SCD, LPL, ACACA), влияющие на 
жирность и жирнокислотный профиль. 

Существенную роль играют регуляторы эн-
докринной системы лактации (PRL, PRLR, IGF1, 
PPARG, UCP2), маркеры устойчивости к масти-
ту (LTF), а также структурные варианты, такие как 
CNV в генах ADAMTS20 и PAPPA2. Данные гены и 
их полиморфизмы отражают ключевые направле-
ния формирования продуктивности — удой, со-
став и технологические характеристики молока, 
устойчивость животных к заболеваниям. Их при-
менение наиболее актуально для отечественного 
козоводства, поскольку они изучены на породах, 
разводимых в России, могут быть генотипированы 
с использованием доступных молекулярных мето-
дов, а также обеспечат возможность для ускорен-
ного генетического прогресса в условиях импор-
тозамещения.
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